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1. Wprowadzenie
Hydrolazy glikozydowe (GH), czyli enzymy hydro-
lizujące wiązania glikozydowe w polisacharydach, 
oligo sacharydach i glikozydach są bardzo liczną grupą 
enzymów reprezentowaną przez 115 rodzin. Wśród 
nich znajdują się chitynazy reprezentujące rodziny 
GH-18, GH-19, GH-23 i GH-48 [1], które są zdolne 
do hydrolizy nierozpuszczalnego polimeru β-1,4-N-
acetyloglukozaminy (GlcNAc), którym jest chityna. Jest 
ona jednym z najczęściej występujących w przyrodzie 
polisacharydów i można ją znaleźć w ścianach komór-
kowych grzybów, w szkieletach owadów i skorupiaków 
oraz ich jajach, a także muszlach mięczaków, jednak co 
istotne nie stwierdzono jej u kręgowców. 
Chitynaza katalizuje hydrolizę wiązań pomiędzy 
węglem C1 i C4 dwóch sąsiednich N-acetyloglukoza-
min w łańcuchu chityny i jest produkowana przez wiele 
organizmów [42, 43]. Bakterie wytwarzają chitynazy 
należące głównie do rodziny GH-18, ale także GH-19 
i GH-23 [49]. Do rodziny GH-18 należą wszystkie chi-
tynazy grzybowe [31], oraz wytwarzane przez owady 
[105]. Chitynazy zwierzęce oraz ludzkie należą do 
rodziny GH-18 i uważa się, że odgrywają znaczącą rolę 
w niektórych chorobach w szczególności tych wywoły-
wanych przez patogeny grzybowe [64, 68, 95]. Bardzo 
zróżnicowaną grupę stanowią chitynazy roślinne zakla-
syfikowane do dwóch rodzin hydrolaz glikozydowych 
GH-18 i GH-19 i obejmujące aż siedem klas [47].
W niniejszej pracy dokonano przeglądu wiedzy 
dotyczącej roli chitynaz roślinnych oraz bakteryjnych 
w kontakcie ze środowiskiem ze szczególnym uwzględ-
nieniem interakcji z mikroorganizmami. Ze względu na 
ogromną różnorodność chitynaz dotyczącą zarówno ich 
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filogenezy, budowy strukturalnej oraz różnych funkcji 
jest to bez wątpienia temat interesujący, a jednocześnie 
wymagający usystematyzowania. 
2. Zróżnicowanie chitynaz
Chitynazy roślinne zaliczamy do rodziny 18 i 19 hy- 
drolaz glikozydowych, które dodatkowo podzielono 
na 7 klas od I do VII (Ryc. 1). Klasa I dzieli się na 
dwie podklasy Ia (chitynazy kwaśne) i Ib (chitynazy 
zasadowe). Analiza filogenetyczna tych dwóch rodzin 
wykazuje znaczne różnice w sekwencji aminokwasowej 
i białkowej, co potwierdza tezę o ich różnym pochodze-
niu ewolucyjnym [62]. 
Do rodziny GH 19 należą chitynazy roślinne 
z klasy  I, II, IV oraz mało poznane VI i VII. Klasy  I 
i IV posiadają w swojej budowie oprócz domeny katali-
tycznej (CatD – Catalytic Domain), także domenę wią-
zania chityny (CHBD – chitin-binding domain) oraz 
region zawiasowy. Domeny CatD oraz CHBD posiadają 
również chitynazy z klasy VI jednak znacznie różniące 
się od tych z klasy I i klasy IV głównie ze względu na 
modyfikacje prowadzące do ich skrócenia. Chitynazy 
klasy  II i  VII zbudowane są z domeny katalitycznej, 
która wykazuje duże podobieństwo do domeny CatD 
z klasy IV. Natomiast należące do rodziny GH 18 chi-
tynazy z klasy  III i V posiadają domenę katalityczną 
bez domeny wiążącej chitynę oraz regionu zawiasowego 
[42, 90]. Tak duża różnorodność budowy strukturalnej 
chitynaz roślinnych wynika głównie z  ewolucyjnych 
zmian w świecie roślin. 
Bakteryjne chitynazy należą głównie do rodziny 
18 hydrolaz glikozydowych choć niektóre z nich pro-
dukowane przez bakterie z rodzaju Streptomyces zostały 
zaklasyfikowane do rodziny GH 19 [49]. Bakteryjne 
chitynazy z rodziny GH 18 posiadają domenę kata-
lityczną, domenę wiążące chitynę, a także domeny 
fibronektyny III (FnIII – fibronectins III domain) lub 
kadheryny. W oparciu o homologię sekwencji oraz róż-
nice w strukturze chitynaz z rodziny GH 18 domeny 
zostały podzielone na trzy podrodziny A, B, i C. Pod-
rodzina A posiada dodatkowy region fałdowania β+α, 
który pogłębia szczelinę centrum aktywnego, którego 
nie posiadają podrodziny B i C [80]. Z kolei domeny 
katalityczne chitynaz należących do GH 19 są bogate 
w struktury α-helikalne [45].
Zróżnicowanie na poziomie sekwencji i struktury 
genów kodujących chitynazy ma swoje przełożenie 
w  funkcjonowaniu tych enzymów. Chitynazy są bar-
dzo zróżnicowaną grupą enzymów. Różnią się od 
siebie aktywnością optimum temperaturowym i  pH, 
oraz rozmiarem. Ich wielkość waha się od 20 kDa do 
około 120 kDa przy czym wielkość większości bakteryj-
Ryc. 1. Drzewo filogenetyczne przedstawiające ewolucyjne podobieństwo chitynaz u różnych taksonów. Stworzone na podstawie 
sekwencji aminokwasowych metodą najbliższego sąsiedztwa (Neighbor-Joining) z wykorzystaniem programu Mega 7.0. W celu porównania 
zestawiono następujące gatunki: Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik), Nicotiana tabacum (tytoń), Solanum lycopersicum (pomidor), Cicer 
arietinum (ciecierzyca), Glycine max (soja), Medicago truncatula (lucerna).
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nych chitynaz mieści się w zakresie od ~ 20 do 60 kDa, 
a  wielkość chitynaz roślinnych mieści się w  zakresie 
~ 25–40 kDa [43].
3. Chitynazy w interakcjach ze środowiskiem
Od czasu odkrycia w 1911 roku chitynazy zidentyfi-
kowano u licznych gatunków roślin we wszystkich orga-
nach i tkankach, w trakcie całego rozwoju rośliny [42]. 
Wiadomo, że aktywność niektórych chitynaz w rośli-
nie może przejawiać się na stałym poziomie, ale są 
też indukowane przez czynniki stresowe (Tabela  I). 
Chitynazy odgrywają szczególną rolę w interakcji 
rośliny ze środowiskiem i odpowiedzi na czynniki abio-
tyczne i biotyczne.
W odpowiedzi na warunki środowiska uczestniczą 
głównie chitynazy roślinne z klasy I. Są one aktywne 
podczas stresu abiotycznego spowodowany m.in. meta-
lami ciężkimi [39, 60, 61] czy niskimi temperaturami 
[29, 107]. Metale ciężkie są toksyczne dla organizmów 
żywych, w tym roślin, głównie poprzez inaktywa-
cję enzymów, zaburzenia funkcji błon komórkowych 
oraz utratę ich ciągłości [99]. Zmniejszeniu ulega 
sucha masa, zawartość azotu i ilość białka w roślinie, 
a  wysokie stężenia metali ciężkich mogą prowadzić 
do obumarcia całej rośliny [23]. Ponadto roślinom na 
niektórych obszarach grożą uszkodzenia powodowane 
mrozem, dlatego wykształciły mechanizmy pozwala-
jące na uniknięcie lub ograniczenie skutków działania 
niskich temperatur. Polegające głównie na syntezie 
białek AFP (Antifreeze Proteins), do których również 
zaliczane są chitynazy [102]. Pomimo, że chitynazy nie 
posiadają specyficznej domeny wiążącej lód (IBD – Ice-
-Binding Domain), jednak mają zdolność do przyjęcia 
trójwymiarowej struktury umożliwiającej im wiązanie 
kryształów lodu (IBS – Ice-Binding Surface) [100].
Chitynazy roślinne oraz bakteryjne mają kluczowe 
znaczenie w interakcjach z organizmami żywymi. 
Można wyróżnić dwie główne funkcje chitynaz, jako 
cząsteczki sygnałowe konieczne w interakcjach sym-
biotycznych roślin zarówno z bakteriami jak i grzybami 
oraz jako enzymy wykorzystywane do zwalczania bio- 
logicznego grzybów oraz owadów [44, 55]. Możliwe 
jest również wykorzystanie bakteryjnych chitynaz jako 
bioinsektycydów [43].
3.1. Chitynazy roślinne w interakcjach
 z mikroorganizmami
Gleba jest środowiskiem życia wielu mikroorganiz-
mów takich jak bakterie czy grzyby strzępkowe. Wśród 
nich są drobnoustroje patogenne, ale duża ich część 
wchodzi w symbiozę z roślinami [72]. Symbiotyczne 
Tabela I
Chitynazy roślinne uczestniczące w interakcjach ze środowiskiem
Interakcje ze środowiskiem Klasa chitynazy Roślina Źródło
Czynniki  Metale ciężkie I Populus L. (topola) [36]
abiotyczne  – Glycine max (soja) [57, 58]
 Niskie temperatury – Chimonanthus praecox L. (zimokwiat) [100]
  I Hippophaer hamnoides (rokitnik zwyczajny) [29]
Czynniki Symbioza roślin III , IV, V Medicago truncatula [11, 72, 73, 86, 99]biotyczne z bakteriami
 Symbioza roślin z AMF III Medicago truncatula [8, 18]
  III Quercus robur (dąb szypułkowy) [19]
  III Vitis amurensis (winorośl amurska) [45] 
 Obrona przed patogenami I, III Cicer arietinum L. (ciecierzyca) [97]
 grzybowymi III Lycopersicum esculentum (pomidor) [17]
  III Saccharum officinarum (trzcina cukrowa) [83]
  I Morus papyrifera L. (morwa papierowa) [101]
  I Zea mays L. (kukurydza) [16, 77]
  – Astragalus membranaceus (traganek błoniasty) [41]
  – Phaseolus vulgaris (fasola zwyczajna) [92]
  – Ipomoea carnea subsp. Fistulosa (wilec) [67]
  I, II, III, IV ,V Gossypium barbadense (bawełna peruwiańska)  [95]
  I  Solanum tuberosum (ziemniak) [79]
 Obrona przed insektami – Populus trichocarpa × P. deltoids (topola) [48]
 Zdobywanie substancji – Morus sp. (morwa) [39]
 odżywczych
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mikroorganizmy stymulują wzrost roślin poprzez 
mechanizmy pośrednie i bezpośrednie. Do pośrednich 
mechanizmów promocji wzrostu zalicza się indukcję 
odporności oraz zwalczanie patogenów. Z  kolei bez-
pośrednia promocja wzrostu polega na syntezie hor-
monów roślinnych, udostępnianiu roślinom żelaza, 
fosforu oraz azotu [8, 54, 70].
Rośliny bobowate mają zdolność do wytwarzania 
brodawek korzeniowych, w których znajdują się sym-
biotyczne bakterie (ryzobia), należące m.in. do rodzaju 
Rhizobium, Bradyrhizobium i Sinorhizobium [13, 59]. 
Kolonizacja powierzchni korzeni przez bakterie powo-
duje wydzielanie przez komórki korzeni flawonoidów. 
W odpowiedzi ryzobia wytwarzają oligosacharydy lipo-
chityny określane jako czynniki brodawkowania – NF 
(Nod factors, nodulation factors). Zapoczątkowują one 
specyficzne odpowiedzi makroorganizmu prowadzące 
do powstania brodawek [32, 71]. Czynniki Nod zbu-
dowane są z  łańcucha powtarzających się cząsteczek 
N-acetylglukozoaminy i  ze względu na strukturalne 
podobieństwo do cząsteczki chityny, mogą być hydro-
lizowane przez chitynazy znajdujące się w komórkach 
roślinnych, co prowadzi do inaktywacji tychże czyn-
ników. Prawdopodobnie w ten sposób enzymy kon-
trolują proces infekcji [80]. Rośliną modelową wyko-
rzystywaną do badania interakcji symbiotycznych jest 
Medicago truncatula. Badania dowodzą, że kluczową 
rolę w indukcji symbiozy pomiędzy roślinami a ryzo-
biami odgrywają białka roślinne podobne do chitynaz 
z klasy V. Inokulacja korzeni wpływa na zwiększenie 
ekspresji genu kodującego MtNFH1 (Medicago trun-
catula Nod factor hydrolase 1)  Enzym ten wykazuje 
strukturalne podobieństwo do chitynaz z klasy V [12, 
92, 106]. Salzer i wsp. [79] wykazali, że Sinorhizobium 
meliloti wpływa na ciągły wzrost ekspresji chitynazy 
V w korzeniach M. truncatula w kolejnych dniach po 
inokulacji. Również potraktowanie roślin tylko czynni-
kami brodawkowania dało podobny efekt. Po inokula-
cji obserwowano u M. trucatula wzrost ekspresji genu 
kodującego chitynazy z klasy III i IV [78].
Mikoryza arbuskularna jest przykładem inter-
akcji pomiędzy roślinami a drobnoustrojami, w której 
biorą udział chitynazy roślinne. Partnerami grzybów 
arbus kularnych (Glomeromycota) są przede wszystkim 
rośliny zielne oraz niektóre gatunki drzew. Podobnie jak 
bakterie symbiotyczne tworzą one specyficzne struk-
tury w korzeniach roślin zwane arbuskulami [7, 109]. 
Wykazano, że grzyby arbuskularne indukują w rośli-
nach ekspresję genu kodującego chitynazę klasy III [9, 
18, 50]. Ekspresjonowana w korzeniach dębu (Quercus 
robur) chitynaza III najprawdopodobniej jest związana 
z  początkowymi etapami zawiązywania ektomiko-
ryzy [19]. Znaczenie chitynaz w mikroryzie może być 
dwojakie. Przypuszcza się, że enzym inaktywuje chity-
nowe elicytory uwalniane ze ściany komórkowej grzy-
bów. W ten sposób nie dopuszcza do rozwinięcia się 
mechanizmów obronnych rośliny [9, 77]. Inna hipoteza 
sugeruje, że chitynazy stymulują kiełkowanie zarod-
ników grzybowych [18]. 
Chociaż wiadomo już, że bakterie również są obecne 
podczas mikoryzy (np. jako endofityczne bakterie 
grzybów mikroryzowych) jednak do tej pory nie jest 
jeszcze poznana ich rola ani mechanizmy uruchamiane 
w tym procesie [14]. 
Rośliny w toku ewolucji wykształciły mechanizmy 
chroniące je przed atakiem patogenów grzybowych. 
Należą do nich m.in. wzmacnianie i  pogrubianie 
ściany komórkowej [57], wybuch wolnych rodników 
[76], wytwarzanie związków chemicznych takich jak 
fitoaleksyny [27], saponiny [6], glikozydy cyjanogenne 
i związki fenolowe [21]. Do białek aktywowanych pod-
czas odpowiedzi na czynniki stresowe należą białka 
związane z patogenezą zwane białkami PR (PR – Patho-
genesis Related). Na podstawie homologii sekwencji 
aminokwasowych, właściwości biochemicznej i aktyw-
ności biologicznej podzielono je na 17 rodzin [87]. Do 
grupy białek PR zaliczane są również chitynazy, które 
przyporządkowano do rodziny PR-3, PR-4, PR-8, PR-11 
(Tabela  II). Synteza enzymów chitynolitycznych jest 
więc ważnym elementem odporności roślin [22, 44, 98].
Poziom chitynaz w niezainfekowanych komórkach 
roślinnych zwykle jest niski, a synteza chitynaz oraz 
β-1,3-glukanaz jest w znacznym stopniu indukowana 
infekcją patogenu [28]. Wzmożoną ekspresję genów 
kodujących chitynazy powodują dodatkowo kwas 
jasmonowy (JA) i kwas abscysynowy (ABA) [69]. Chi-
tynazy obecne w apoplaście komórek roślinnych odgry-
wają ważną rolę we wczesnych etapach patogenezy. 
Jak już wspomniano, rozkładając ścianę komórkową 
powodują uwolnienie oligomerów chityny, które stają 
się cząsteczkami sygnalnymi. Komórki roślinne rozpo-
znają je dzięki obecności receptorów kinazo podobnych 
LysM RLK (LysM Receptor-Like Kinase). Cząsteczki 
LysMRLK po rozpoznaniu przez receptory w komór-
kach roślinnych powodują aktywację chitynaz występu-
jących w wakuoli, które degradują nowo syntezowane 
łańcuchy chityny, ograniczając wzrost grzyba [83]. 
Zaobserwowano, że mutacja w genie kodującym 
ten receptor u Arabidopsis prowadzi do zmniejszonej 
ekspresji genów kodujących białka obronne (w  tym 
chitynaz), co powoduje większą wrażliwość roślin na 
infekcje grzybowe [97]. Udział chitynaz w transdukcji 
sygnału możliwy jest również dzięki temu, że substra-
tem dla tych enzymów są reszty N-acetyloglukozaminy 
(GlcNAc) białek arabinogalaktanowych (AGP), które 
znajdują się w ścianach komórkowych i uczestniczą 
w  szlakach sygnalnych [85]. Potwierdzono, iż białka 
AGP mogą być hydrolizowane przez chitynazy oraz 
glukanazy do oligosacharydów, co prowadzi do roz-
luźnienia struktury ścian komórkowych. Powstałe 
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w  ten sposób chitooligosacharydy stają się cząstecz-
kami sygnalnymi biorącymi udział w wielu procesach 
w  roślinach [85]. AGP pełnią funkcję strukturalną 
łącząc ściany komórkowe z błoną plazmatyczną i cyto-
szkieletem oraz uczestniczą w wielu procesach biolo-
gicznych, w  tym podziale komórek, embriogenezie, 
zaprogramowanej śmierci komórki, różnicowaniu i eks-
pansji komórek oraz interakcjach żywiciel/drobnoustrój 
[56]. Powstałe po hydrolizie AGP oligosacharydy β-1,3-
glukanu i chityny stają się elicytorami uczestniczącymi 
w transdukcji sygnału, co prowadzi do uruchomienia 
miejscowej i ogólnoustrojowej reakcji obronnej [5].
Aby potwierdzić rolę chitynaz w reakcjach obron-
nych roślin na patogeny grzybowe przeprowadzono 
doświadczenia na ciecierzycy (Cicer arietinum L.), pomi-
dorze (Lycopersicum) oraz trzcinie cukrowej (Saccharum 
officinarum) [17, 90, 103]. Badania dowiodły, że w kon-
takcie z patogenem dochodzi do ekspresji genów kodu-
jących I oraz III klasę roślinnych chitynaz. Białko wyizo-
lowane z nasion fasoli zwyczajnej (Phaseo lus vulgaris) 
[98] i traganka błoniastego (Astragalus membranaceus) 
[46] hamowało wzrost m.in. Botrytis cinerea i Fusarium 
oxysporum, natomiast w ekstrakcie liściowym morwy 
papierowej (Broussonetia papyrifera) obecna była chi-
tynaza klasy I skuteczna wobec Trichoderma viridae 
[108]. Aktywność chitynazy wyizolowanej z lateksu 
wilca Ipomoea carnea subsp. fistulosa potwierdzono 
na płytkach z glikolem chityny [73]. U kukurydzy, chi-
tynaza 2 powodowała odporność na grzyba Fusarium 
graminearum [16]. Wytypowano aż 8  genów kodują-
cych chitynazy pięciu klas u bawełny (Gossypium bar­
badense), które mogą być odpowiedzialne za jej odpor-
ność przeciwko patogenowi grzybowemu Verticillium 
dahliae. Ekspresja sześciu genów w tym należących do 
klasy I (Chi2, Chi17), klasy V (Chi14, Chi23), klasy IV 
(Chi28) i klasy II (Chi32) znacząco wzrosła po inokulacji 
V. dahliae, osiągając szczyt w 96 godzinie, dwa pozo-
stałe geny z klasy III (Chi25) i klasy V (Chi47) osiągnęły 
szczyt ekspresji w  48  godziny po inokulacji. Potwier-
dzono, iż geny Chi25 i Chi47 odgrywają znaczącą rolę 
jako geny oporności na zakażenia bawełny patogenem 
V. dahliae i można je wykorzystać do hodowli bawełny 
odpornej na choroby [101].
Co ciekawe endofityczne symbiotyczne grzyby z ro- 
dzaju Trichoderma mają właściwość stymulacji odpor-
ności roślin przeciwko innym grzybom poprzez wpływ 
na ekspresję genów kodujących chitynazy u  roślin. 
Shoresh i Harman [84] przeprowadzili doświadczenia 
na kukurydzy (Zea mays L.). Wykazali, że rośliny zain-
okulowane T. harzianum w  większym stopniu hamo-
wały wzrost patogena grzybowego Penicillium digitatum 
niż rośliny kontrolne. Było to wynikiem zwiększonej 
aktywności chitynaz w roślinie. Zauważono też zmiany 
w heterodimerze chitynazy złożonym z egzo- i endo-
enzymu, gdzie część endo różniła się między roślinami 
skolonizowanymi T. harzianum i roślinami kontrolnymi 
i wykazywała wyższą aktywność antygrzybiczą. 
Chitynazy roślinne znalazły również szerokie za- 
stosowanie w biotechnologiach, w tym w zielonej bio-
technologii. Fitopatogeny grzybowe stanowią duże 
PR-1 PR-1 a, PR-1 b i PR-1 c przeciwgrzybowe
PR-2 β-1,3-Glukanazy hydrolizaβ-1,3-glukan
PR-3 Chitinazy (klasa I, II, IV, V, VI i VII) hydroliza chityny
PR-4 Chitinazy (klasa I i II) hydroliza chityny (przeciwgrzybowe)
PR-5 Taumatyno-podobne przeciwgrzybowe
PR-6 Inhibitor (pomidor) inhibicja proteinaz
PR-7 Endoproteinaza P (pomidor) hydroliza białek
PR-8 Chitynaza (ogórek) hydroliza chityny
PR-9 Peroksydaza  udział w ligninifikacji
PR-10 “PR-1” Bet v 1, Mal d 1, Api g 1iDau c (pietruszka) przeciwgrzybowe
 – rybonukleazo-podobne
PR-11 Chitynaza V (tytoń) hydroliza chityny
PR-12 Rs-AFP3 (rzodkiewka) – defensyna przeciw -bakteryjne, -grzybowe, -wirusowe
PR-13 sTHI2.1 (rzodkiewnik) – tionina przeciw -bakteryjne, -grzybowe, -wirusowe
PR-14 LTP4 9 (jęczmień) transport lipidów, przeciwgrzybowe
PR-15 OxOa (jęczmień)- oksydazy szczawianowe Generowanie wolnych rodników, przeciw -bakteryjne,
PR-16 OxOLP (jęczmień) – podobne do oksydaz szczawianowych -grzybowe, -wirusowe
PR-17 PRp27 (tytoń) nieznane
Tabela II 
Rodziny białek PR
Na podstawie [80], zmodyfikowane.
Rodzina Białko Właściwości, działanie
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zagrożenie dla plonów roślin uprawnych. Stosowane 
przez rolników środki ochrony roślin mogą wywierać 
negatywny wpływ na środowisko oraz prowadzić do 
rozwoju odporności. W związku z tym prowadzi się 
próby modyfikacji roślin metodami inżynierii gene-
tycznej w celu ograniczenia ich wrażliwości na atak 
patogenów grzybowych, co w konsekwencji prowadzi 
do mniejszych strat w plonach. Gen chitynazy pocho-
dzący z  ryżu (Rchit) został wprowadzony do trzech 
odmian orzeszków ziemnych (Arachis hypogaea  L.). 
Spowodowało to zwiększoną aktywność chitynolityczną 
w orzeszkach, które wykazywały wyższy poziom odpor-
ności na zakażenia Aspergillus flavus [74] oraz Cerco­
spora arachidicola [35]. U herbaty (Camellia sinensis L.) 
transformowanej chitynazą klasy I pochodzącą z ziem-
niaka (Solanum tuberosum) wykazano pozytywną kore-
lację pomiędzy poziomem ekspresji transgenu a stop-
niem odporności na infekcje Exobasidium vexans, 
co spowodowało wzrost jej odporności na patogen 
grzybowy powodujący nekrotyczne zmiany na liściach 
[86]. Chitynazą klasy II pochodzącą z jęczmienia (Hor­
deum vulgare) o potwierdzonej w warunkach in vitro 
aktywności antygrzybiczej przeciwko Alternaria solani 
transformowano ziemniaka, który następnie wykazywał 
odporność na porażenie tym patogenem [38]. 
W celu komercyjnego wykorzystania chitynaz na- 
leży pozyskać białka w znaczących ilościach wykorzy-
stując tzw. systemy ekspresyjne. W ten sposób pozy-
skiwano także rekombinowane chitynazy pochodzenia 
roślinnego o aktywności antygrzybiczej. Wykorzystując 
jako system ekspresyjny drożdże Pichia pastoris pozy-
skano chitynazy klasy I z wspięgi wężowatej (Vigna 
ungui culata) o aktywności przeciwko Penicillium her­
quei [48], z kukurydzy o aktywności przeciwko Fusa­
rium graminearum [16]. Wykorzystując bakteryjny sys-
tem ekspresyjny jakim jest Escherichia coli uzyskano 
chitynazę z klasy I pochodzącą z pietruszki (Hordeum 
vulgare L.) o potwierdzonej aktywności przeciwko 
Alter naria solani, Fusarium spp., Rhizoctonia solani 
i Verticillum dahliae [93].
3.2. Chitynazy bakteryjne w interakcjach
 z innymi mikroorganizmami
Potwierdzono kluczową rolę chitynaz roślinnych 
w symbiozie z bakteriami jednak na temat roli chity-
naz bakteryjnych w tym procesie nadal niewiele wia-
domo. Szczepy bakterii symbiotycznych izolowanych 
z  brodawek cechują się aktywnością chitynolityczną 
co może wskazywać na znaczenie dla samego pro-
cesu. Spośród 26 szczepów Rhizobium wyizolowanych 
z brodawek korzeniowych Sesbania sesban 12 szczepów 
wykazywało aktywność chitynaz. Jeden z tych szczepów 
sprawdzono pod kątem aktywności przeciwgrzybiczej 
przeciwko Aspergillus flavus, Aspergillus niger, Curvu­
laria lunata, Fusarium oxysporum i Fusarium udum. 
Wyniki sugerują rolę ochronną enzymów podczas 
symbiozy [88]. W brodawkach korzeniowych innych 
roślin w tym Vigna trilobata stwierdzono występowanie 
endofitycznych, niesymbiotycznych bakterii jak Bacil­
lus altitudinis, Paenibacillus sp., Ensifer xinjiangense 
i Agrobacterium tumefaciens, u których potwierdzono 
produkcję chitynazy [47]. 
Zajmowanie przez bakterie i grzyby wspólnych 
siedlisk doprowadziło do powstawania mieszanych 
społeczności. Społeczności takie występują w  prawie 
wszystkich ekosystemach i obejmują gatunki drobno-
ustrojów z wielu różnych rodzin grzybów i  bakterii. 
Interakcje między nimi nazwano bakteryjno-grzybo-
wymi (BFI – Bacterial-Fungal Interactions) [15, 20]. 
Jednym z  takich ekosystemów gdzie kształtują się 
zależności między bakteriami i grzybami jest gleba, być 
może dzięki temu jest ona jednocześnie największym 
źródłem bakterii chitynolitycznych, ponieważ chity-
nazy bakteryjne dzięki zdolności do hydrolizy chityny 
są w stanie trawić ściany komórkowe grzybów. 
Wśród najważniejszych taksonów w mikrobiolo-
gicznej społeczności gleby znajdują się promieniowce 
(Actinobacteria), które jednocześnie znane są z produk-
cji antybiotyków i metabolitów wtórnych [26]. Ponadto 
z  analizy publicznych baz danych wynika, że prawie 
połowa genomów bakterii zawierających chitynazę 
należy właśnie do promieniowców. Autorzy uważają, 
że glebowe promieniowce są najlepiej przystosowane 
do korzystania z  szerokiej gamy zasobów chityny, 
ponieważ w  swoim genomie posiadają największą 
liczbę genów kodujących chitynazy oraz najwyższą 
różnorodność modułów wiążących węglowodany [4]. 
Niezwykła skuteczność chitynaz w przypadku promie-
niowców należących do rodzaju Streptomyces, wynika 
w  dużej mierze z powodu ich zdolności do penetro-
wania chityny strzępkami [4]. Ponadto produkują one 
więcej niż jedną chitynazę, często też jednocześnie chi-
tynazy należące do dwu rodzin hydrolaz glikozydowych 
GH 18 i GH 19, jak w przypadku Streptomyces coelicolor 
czy Nocardiopsis prasina [37, 94]. Szczepy należące do 
Streptomyces oraz wyizolowane z nich chitynazy wyka-
zują silne właściwości antygrzybicze. Oczyszczona chi-
tynaza pochodząca ze Streptomyces rimosus wykazywała 
przeciwgrzybicze właściwości in vitro przeciw Fusarium 
solani i Alternaria alternata [11]. Potwierdzono, że chi-
tynazy należące do rodziny GH 19 również wykazują 
silne działanie antygrzybicze, jak w przypadku siedmiu 
szczepów syntetyzujących chitynazy GH 19 o  właś- 
ciwościach przeciwgrzybiczych przeciwko jednemu lub 
więcej grzybów należących do Fusarium oxysporum, 
Pythium aristosporum, Colletotrichum gossypii i  Rhi ­ 
zo ctonia solani [24].
Wśród bakterii należących do typu Firmicutes rów-
nież znajduje się wiele szczepów produkujących chi-
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ty nazy, najczęściej szczepy należące do Bacillus thu­
rin giensis [4, 96]. Wykazano ich szeroką aktywność 
antygrzybową przeciwko m.in. Rhizoctonia solani, Tri­
choderma harzianum, Fusarium, Penicillum, Aspergillus, 
Pythium [25, 53]. 
Do aktywności chitynolitycznej zdolne są także 
Proteobakterie. Bakterie należące do rodzaju Serratia, 
Pseudomonas i Enterobacter wykazują szerokie działa-
nie antygrzybicze. Obok promieniowców do najlepiej 
poznanych bakterii produkujących chitynazy należą 
szczepy Serratia marcescens. Bakterie te są w stanie 
uruchomić do hydrolizy chityny cały układ enzy-
matyczny i  produkować jednocześnie kilka chitynaz 
należące do rodziny GH 18, z  podrodziny A, B i C, 
co zwiększa wydajność hydrolizy chityny [91]. Wyka-
zano skuteczność chitynazy pochodzącej ze szczepów 
S. marcescens przeciwko Botrytis cinerea [89], a także 
pochodzącą z S. marcescens B4A przeciwko Rhizoctonia 
solani, Bipolaris sp, Alternaria raphani, Alternaria bras­
sicicola [104]. Wiele bakterii z rodzaju Pseudomonas 
jest zdolnych do produkcji chitynaz i aktywności prze-
ciwko grzybom. Aktywność taką potwierdzono u Pseu­
domonas stutzeri YPL-1, który został wyizolowany 
z  ryzosfery żeńszenia. Filtrat z hodowli prowadzonej 
z dodatkiem chityny, cechował się zdolnością do hamo-
wania wzrostu Fusarium solani o ponad 57%, podczas 
gdy filtrat pozbawiony białek tylko o 10%. Dodatkowo 
poprzez mutacje w genie kodującym chitynazy potwier-
dzono ich znaczny udział w  hydrolizie ścian komór-
kowych F. solani, które aż w 47% składają się z chityny 
[52]. Z kolei produkujący chitynazy Pseudo monas sp. 
MSSRFD41 ograniczał wzrost Phacelia grisea [82]. 
Również szczepy fluorescencyjne należące do Pseudo­
monas wykazywały aktywność przeciwko patogenom 
grzybowym, m.in. Phytophthora capsici, Botrytis cire­
nea, Rhizoctonia solani, Magnaporthe grisea [3, 33, 67]. 
Dzięki zdolności chitynaz bakteryjnych do ogra-
niczenia rozwoju grzybów mogą być one wykorzysty-
wane jako biofungicydy do zwalczania fitopatogenów 
grzybowych co stanowi alternatywę dla chemicznych 
środków ochrony roślin [43]. 
Bardzo specyficzną i zarazem najmniej poznaną 
interakcją pomiędzy mikroorganizmami jest z  pew-
nością występowanie bakterii endosymbiontów, które 
przebywają w komórkach grzybów. Endosymbionty 
bakteryjne występują głównie w grzybach typu Mucoro­
mycota i obejmują Betaproteobacteria (np. Burkhoderia) 
i Mollicutes (np. Mycoplasma) [10, 15]. Mechanizmy, 
dzięki którym bakterie endogenne kolonizują swoich 
gospodarzy, zostały do tej pory opisane tylko kilku-
krotnie. Okazuje się, że w tym przypadku kluczowe 
zadanie także odgrywają chitynazy. Paraburkholderia 
rhizoxinica aktywnie wydziela enzymy chitynolityczne 
za pomocą układu wydzielniczego typu II, aby przenik-
nąć strzępki grzyba, który jest gospodarzem Rhizopus 
microsporus [63]. Jest to zarazem przykład trójstron-
nej interakcji niekorzystnej dla rośliny gdyż B. rhizo­
xinica i R. microsporus współdziałają, dzięki czemu są 
zdolne do wytwarzania i wydzielania rizoksyny, która 
jest silną fitotoksyną i czynnikiem wirulencji indukują- 
cym zarazę sadzonek ryżu [81]. Sugeruje się również 
złożoną trzypoziomową interakcję pomiędzy bakte-
riami zasiedlającymi gospodarza, którym jest grzyb 
mikoryzowy (AMF – Arbuscular Mycorrhizal Fungi), 
który z kolei kolonizuje rośliny. Pojawiające się wyniki 
pokazują, że pewne korzyści ze strony endobakterii 
jakie wynikają dla gospodarza grzybowego związanego 
z rośliną mogą rozprzestrzeniać się na samą roślinę 
[14]. Ewentualna rola chitynaz w tych procesach nie 
została jeszcze zbadana.
4. Praktyczne zastosowanie chitynaz 
Ogromny potencjał chitynaz daje możliwości ich 
stosowania w wielu gałęziach przemysłu, m.in. rolnic-
twie, leśnictwie, produkcji żywności i medycynie. Ich 
udział w interakcjach między roślinami i mikroorga-
nizmami oznacza, że mogłyby zostać z powodzeniem 
wykorzystane w rolnictwie do wspierania upraw oraz 
ochrony przed patogenami. Na przeszkodzie do prak-
tycznego zastosowania chitynaz stoi jednak szereg pro-
blemów, a do najważniejszych należą, trudna optyma-
lizacja i zróżnicowane spektrum działania. 
Jednym z najważniejszych utrudnień jest złożona 
optymalizacja aktywności chitynaz, która wynika ze 
zróżnicowania ich cech, począwszy od obecności i loka-
lizacji wielu domen [45, 48], czy różnice w mechaniz-
mach hydrolitycznych, w stosunku do natury wytwo-
rzonych produktów [37, 91]. Skutkuje to złożonością 
procesu optymalizacji produkcji chityny w tym doboru 
warunków jak pH czy temperatura, zastosowanie róż-
nych źródeł węgla, dopasowanie specyficznego sub-
stratu i jego stężenia a także obecność induktorów 
i inhibitorów [25, 36, 58, 65]. Ponadto należy pamię- 
tać o tym, że analiza i dopasowanie wydajności kata- 
litycznej między zastosowaniami laboratoryjnymi 
i polowymi może być uciążliwa i może generować nie-
spójne wyniki [66].
Konsekwencją różnic w budowie strukturalnej oraz 
mechanizmie działania jest zróżnicowanie aktywności 
antygrzybiczej przeciwko różnym grzybom, a  nawet 
brak takiego działania wobec innych gatunków grzy-
bów. W  związku z tym nie możemy chitynaz rozpa-
trywać pod kątem ich uniwersalnego działania a raczej 
specyficznego dopasowania do konkretnych gatunków 
grzybów. Chitynaza izolowana ze Streptomyces sp. nie 
wykazywała żadnego działania przeciwko Candida albi­
cans, natomiast znacznie hamowała wzrost testowanych 
grzybów strzępkowych jak Colletotrichum gleosporoides, 
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Penicillium expansum, Pythium alphanidermatum, Fusa­ 
 rium oxysporum i Penicillium chyrosogenum. Może to 
wskazywać na różnice pomiędzy aktywnością prze-
ciwko grzybom strzępkowym i niestrzępkowym [36]. 
Chitynaza wyizolowana z jęczmienia, której działanie 
antygrzybiczne sprawdzano przeciwko 15 gatunkom 
grzybów, hamowała tylko sześć z nich, tzn. Bortytis 
cinerea, Pythium theae, Bipolaris oryzae, Alternaria sp., 
Curvularia lunata i Rhizoctonia solani, a pozostałe dzie-
więć w tym Fusarium solani i Colletotrichum falcatum 
już nie [40]. Takie zróżnicowanie pod względem sku-
teczności działania chitynaz wobec różnych patogenów 
grzybowych związane jest z różną kompozycją ściany 
komórkowej u poszczególnych gatunków grzybów [58]. 
Uważa się, że połączenie technologii i rekombina-
cji DNA pozwoli uzyskać bardziej efektywne i stabilne 
chitynazy do zastosowania podczas zwalczania cho-
rób grzybowych roślin uprawnych. W ostatnich latach 
technologia rekombinacji DNA jest coraz częściej 
stosowana zarówno w stosunku do chitynaz bakteryj-
nych, jak i roślinnych, w celu zwiększenia aktywności 
enzymów i ich właściwości przeciwgrzybiczych. Więk-
szość z nich jest nadal wytwarzana w homologicznych 
gospodarzach, jak np. chitynazy pochodzące z różnych 
szczepów należących do Bacillus cereus i wykazujące 
właściwości antygrzybicze w stosunku m.in. do Fusa­
rium spp., Botrytis cinerea, Verticillium dahliae, Alterna­
ria spp. [30, 41, 51]. Wdrożono także kilka technik do 
konstruowania rekombinowanych chitynaz o zmienio-
nej aktywności. Obejmują one ukierunkowaną muta-
genezę, wprowadzenie małych delecji, ukierunkowaną 
ewolucję przez mutagenezę i wybór korzystnych cech, 
takich jak termostabilność, specyficzność substratu 
i  parametry kinetyczne [66]. Największy wpływ na 
aktywność przeciwgrzybiczą uzyskano przez zmianę 
układu CHBD, ponieważ domeny wiązania chityny 
odgrywają kluczową rolę w aktywności przeciwgrzy-
biczej, pośrednicząc w wiązaniu enzymów do ściany 
komórkowej grzyba. W tym celu konstruuje się chity- 
nazy chimeryczne, w których domenę wiązania chi-
tyny zastępuje się domeną z innego organizmu. Chity- 
naza z  Bacillus cereus 28–9, gdzie CHBD zastąpiono 
ChiA1 z Bacillus circulans WL-12 wykazywała zwięk-
szoną aktywność enzymatyczną i właściwości prze-
ciwko Botrytis elliptica [34], a chimeryczna chitynaza 
z Bacillus subtilis i B. pumilus była skuteczna przeciwko 
Rhizoctonia solani i Trichoderma harzianum [75]. Co 
więcej, pojawiają się pierwsze doniesienia na temat 
wprowadzania konstruktów chimerycznych do roślin. 
Rzepak (Brassica napus) po transformacji dwoma 
genami kodującymi białka związane z patogenezą, 
tj. chimeryczną chitynazą z Trichoderma atroviride 
z domeną wiążącą chitynę pochodzącą z Serratia mar­
cescens oraz białkiem podobnym do taumatyny z Oryza 
sativa uzyskał odporność na Sclerotinia sclerotiorum [2]. 
5. Podsumowanie
Rośliny oraz mikroorganizmy wykształciły wiele 
mechanizmów służących interakcji ze sobą nawzajem 
i ze środowiskiem. Wśród czynników biotycznych naj-
większy wpływ na wszystkie procesy życiowe, w tym na 
wzrost i rozwój roślin, mają mikroorganizmy. Określa 
się nawet, że stanowią one drugi genom rośliny. Aby 
możliwe były interakcje między roślinami a mikro-
organizmami konieczna jest wymiana związków syg-
nałowych, do których należą chitynazy. Okazuje się, 
że również chitynazy bakteryjne mogą odgrywać w tych 
relacjach znaczącą role. Ponadto chitynazy roślinne 
oraz bakteryjne mogą w sposób bezpośredni regulo- 
wać liczbę drobnoustrojów, w szczególności grzybów, 
wśród których znajdują się fitopatogeny. Szczegól- 
nie istotne są interakcje bakteryjno-grzybowe, które 
mogą wnosić wyjątkowy wkład w cykle biogeoche-
miczne oraz procesy biotechnologiczne. Pomimo wielu 
trudności z optymalizacją działania w ostatnich latach 
opracowano wiele przemysłowych i medycznych zasto-
sowań chityny i jej pochodnych i nadal rośnie zain- 
teresowanie enzymami chitynolitycznymi. Z powodze-
niem chitynazy i  produkty ich działania mogą być 
wykorzystywane w rolnictwie, leśnictwie, produkcji 
żywności i medycynie.
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